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Įvadas. Populiacijų jungimąsis yra labai svarbus populiacijų genetinės 
struktūros susiformavimui, rūšių genetinės įvairovės išsaugojimui ir rūšių 
išlikimui nepaisant lokalių populiacijų išnykimo. Manoma, kad jūrinės rūšys 
pasižymi mažesne geografine diferenciacija negu sausumos rūšys. Tai lemia 
geografinių barjerų trūkumas, dideli jūrinių rūšių populiacijų dydžiai, didelis jų 
produktyvumas, platus paplitimas bei judrios pelaginės stadijos (sporų arba 
lervų) trukmė (Luttikhuizen et al., 2003; Kenchington et al., 2006; Bell 2008).    
Nors yra tyrimų, patvirtinančių, kad kai kurie jūriniai dvigeldžiai 
moliuskai  (Tridacna gigas bei Panopea abrupta) nepasižymi geografine 
diferenciacija (Benzie et al., 1992; Vadopalas et al., 2004), tačiau yra įrodymų, 
kad daugumai jų (austrėms, šukutėms bei midijoms) būdinga genetinė 
diferenciacija didesnėje arba mažesnėje geografinėje skalėje (Ridgway  et al., 
2001; Launey et al., 2002; Zhan et al., 2009; Xiao et al., 2010). 
Kuomet populiacijų jungimosi tyrimai rėmėsi tik gyvenimo ciklo 
ypatumais ir priekrantės srovių striprumu, buvo manoma, kad lervos ir sporos 
gali migruoti daugybę kilometrų ir kad naujai susdariusioje kartoje visi individai 
yra imigrantai. Naujų tyrimo metodų atsiradimas ir genetinių žymenų taikymo 
genų srauto tyrimams galimybės leido rasti įrodymų, kad ne visos priekrantėje 
gyvenančių rūšių populiacijos yra genetiškai vienodos. Priešingai, šiuo metu vis 
daugėja tyrimų, kurie parodo, kad nepaisant gyvenimo ciklo ypatumų, kurie 
lemia didelį individų išplitimą, dauguma populiacijų yra “uždaros”, t.y. jos 
pasižymi didesnėmis ar mažesnėmis vidinėmis atsistatymo galimybėmis (Jones 
et al., 1999; Swearer et al., 1999; Cowen et al., 2006; Wood et al., 2007). Taigi, 
labai svarbu yra išsiaiškinti kokiu mastu populiacijos gali save palaikyti ir ar 
šios galimybės yra stabilios laike. Taip pat, svarbu yra nusatyti genų srauto dydį 
ir kryptį, bei identifikuoti šaltinio ir gavėjo populiacijas.  
 Atsakymai į šiuos klausimus yra labai svarbūs ne tik nykstančių rūšių 
išteklių valdymui bei bioįvairovės išsaugojimui, bet ir nevietinių rūšių poveikio 
masto nustatymui bei saugomų jūrinių teritorijų tinklo darnumo užtikrinimui.  
Šio tyrimo tikslas – nustatyti midijų (Mytillus spp.) genetinę įvairovę bei 
populiacinę genetinę struktūrą Lietuvos priekrantėje bei teritorinėje jūroje, 
išanalizuoti populiacijų jungimosi ypatumus ir su tuo susijusias midijų 
populiacijų atsistatymo galimybes. 
 
Metodai. Tyrimo metu buvo išanalizuotos 3 midijų populiacijos, išsidėsčiusios 
Baltijos jūros Lietuvos priekrantėje bei teritorinėje jūroje (1 pav.).  
Mėginiai buvo rinkti 2013-2014 metais ir užfiksuoti spiritu. DNR buvo 
išskiriama Chelex pagalba. Mikrosatelitiniai lokusai buvo amplifikuojami PGR 
pagalba, jų ilgis nustatomas automatiniu DNR sekvenatoriumi. Mikrosatelitinės 
DNR žymenų pagalba buvo nustatyta genetinė midijų įvairovė, genetiniai 
skirtumai tarp populiacijų, populiacijų giminingumas bei įvertintos genų srauto 
tarp skirtingų populiacijų kryptis ir dydis.   
 
1 pav. Midijų mėginių ėmimo vietos priekrantėjės ir atviros jūros rifuose 
 
Rezultatai ir jų aptarimas. Remiantis gautais rezultatais, midijų populiacijos 
lyginamos genetinės įvairovės indikatorių atžvilgiu, aptariamas genetinės midijų 
populiacijų diferenciacijos bei struktūrizacijos mastas, diskutuojamas 
mikrosatelitinių DNR žymenų tinkamumas populiacijų jungiamumo analizei. 
Taip pat aptariamas populiacijų jungimosi vaidmuo genetinės įvairovės 
išsaugojimui, populiacijų struktūros palaikymui bei nykstančių midijų išteklių 
atstatymui. Tyrimo rezultatai bus lyginami su Baltijos jūros konektyvumo 
modelio duomenimis, atliekama modelio validacija     
 
Šis tyrimas yra projekto BONUS BIO-C3 rezultatas ir buvo paremtas BONUS programos 
(Art 185), finansuojamos ES kartu su Lietuvos Mokslų Taryba.  
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